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Root system is an essential organ in plant for water and nutrient absorption, 
food storage and to support the plant within the soil. Construction of a cDNA 
library and analysis of the cDNA clones through ESTs approach have 
provided several advantages in acquiring data and gathering information on 
many aspects of plant biology at the molecular level. 
A cDNA library was constructed using mRNA of oil palm root tissues. A total 
of 4,200 cDNA clones were randomly selected from the library, and about 
3,365 ESTs with insert size ranging between 500 bp and 3,000 bp were 
generated. Similarity searches and analysis of the ESTs against GenBank 
databases were carried out. Characterization and classification of the ESTs 
were done based on their putative functions and biological roles. Results 
have shown that about 16.26% of the total ESTs did not show significant 
homology to the databases, whereas 21.84% were encoding hypothetical 
proteins in the oil palm root cDNA library. The results show that most of the 
functions of the isolated ESTs are still unknown. There is a need to carry out 
further analysis and study in order to determine and identify the putative 
functions of these ESTs in the root growth and development. 
In addition, an open reading frame of NAC gene was cloned from the oil palm 
root. This 11 25 bp length NAC gene was found to show high similarity to the 
OsNAC protein (64%), GRAB1 (58%) and OsNAC 3 protein (58%). Alignment 
of this gene with NAC gene from other species has found that a conserved 
NAC domain with 156 amino acids lenght was located at the N-terminal of the 
oil palm amino acid from position of 86 to 240. It also carries a putative 
nuclear signal peptide, which corresponds to the NAC gene to function as a 
transcriptional factor in the nucleus. The existence of the highly basic regions 
of NAC domain suggests their involvement in DNA binding, as well as their 
interaction with the DNA. 
Further analysis of the oil palm root ESTs using DNA microarrays technology 
was carried out to examine and study the differential gene expression 
patterns between the roots and stem tissues of oil palm. About 2,261 ESTs 
were spotted onto the solid substrate slides, and hybridized to the 
fluorescently labeled cDNA probes. Result indicates that about 69.65% of the 
ESTs isolated were specifically expressed in oil palm roots, while only 4.50% 
were expressed in roots, young leaf as well as in stem tissues of oil palm. 
This suggests that different tissues or organs in an organism have shared 
their gene expressions among each other for their growth and development. 
- s u T A N A L W L ~  
-n PUTRA MAUYSlA 
Lastly, the results obtained have shown that the analysis of cDNA clones 
using ESTs approach is an effective and rapid way in isolating and identifying 
the genes expressed in an organism. It is also expected that the data 
collected from this study would be useful and informative for better 
understanding of molecular mechanism and development pathways in oil 
palm. 
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Tisu akar adalah organ yang penting dalam tumbuhan untuk penyerapan air 
dan nutrien, penyimpanan makanan serta sebagai penyokong bagi tumbuhan 
tersebut dalam tanah. Pembinaan perpustakaan cDNA dan analisa klon 
cDNA melalui kaedah tag berturutan ekspresi (ESTs) telah memudahkan dan 
memberi banyak kelebihan dalam pengumpulan maklumat dan data secara 
besar-besaran dari sudut biologi molekul sesuatu tumbuhan. 
Satu perpustakaan cDNA telah dibina dengan menggunakan mRNA akar 
pokok kelapa sawit. Sejumlah 4,200 klon cDNA telah dipilih secara rawak 
daripada perpustakaan tersebut, dan sebanyak 3,365 ESTs bersaiz antara 
500 bp hingga 3,000 bp telah dihasilkan. Pencarian persamaan dan analisis 
ESTs ke atas tapak data GenBank telah dijalankan. Percirian dan 
pengelasan ESTs telah dilakukan dengan mengikuti fungsi jangkaan dan 
tugas biologi bagi ESTs tersebut. Keputusan yang didapati menunjukkan 
bahawa sebanyak 16.26% daripada jumlah ESTs tidak mempunyai 
persamaan kepada tapak data am, manakala sebanyak 21.84% ESTs 
berfungsi untuk menghasilkan protein di mana pemasukan kekuncinya tidak 
berasas di dalam perpustakaan cDNA akar pokok kelapa sawit. Ini 
menunjukan bahawa kebanyakan ESTs yang ditemui dari akar pokok kelapa 
sawit mempunyai fungsi-fungsi yang belum dikenalpasti. Analisis dan kajian 
yang lebih lanjut diperlukan untuk mengenalpasti fungsi-fungsi jangkaan, 
serta pengli batan ESTs tersebut dalam perkembangan akar tumbuhan. 
Tambahan pula, rangkaan bacaan terbuka bagi gen NAC telah diklonkan dari 
akar pokok kelapa sawit. Gen NAC yang bersaiz 1125 bp ini didapati 
mempunyai persamaan yang tinggi kepada protin OsNAC (64%), gen GRAB1 
(58%) dan protin OsNAC 3 (58%). Penyusunan gen ini dengan gen NAC dari 
spesis-spesis lain telah menunjukkan bahawa suatu domain NAC tersimpan 
yang berpanjang asid amino 156 terletak di terminal-N antara asid amino 86 
dan 240 dalam gen pokok kelapa sawit. Domain ini juga didapati mempunyai 
suatu isyarat peptid nuklear jangkaan yang berpadan kepada NAC gene 
untuk berfungsi sebagai faktor transkript dalam nukleus. Dengan ini, 
kemunculan NAC domain yang mempunyai kawasan tapak tinggi ini telah 
mencadangkan penglibatannya dalam pengikatan DNA serta interaksinya 
dengan DNA. 
Analisis lebih lanjut ke atas ESTs akar pokok kelapa sawit dengan 
menggunakan teknologi susunan-mikro DNA telah dijalankan untuk 
memeriksa dan mempelajari corak ekspresi gen pembezaan antara akar dan 
tisu dahan pokok kelapa sawit. Sebanyak 2,261 klon ESTs telah disusunkan 
dan dicetakkan pada suatu slaid substrak pejal, dan dihibrid kepada prob 
cDNA yang dilabelkan dengan fluoresen. Keputusan yang didapati 
menunjukkan bahawa sebanyak 69.65% ESTs yang ditemui adalah gen-gen 
unggul yang mengekspres di dalam akar pokok kelapa sawit, manakala 
hanya sebanyak 4.50% ESTs yang mengekspres di dalam akar, daun muda 
dan tisu dahan pokok kelapa sawit. Ini mencadangkan bahawa tisu-tisu atau 
organ-organ dalam suatu organisma berkongsi pengekspresi gen-gen mereka 
antara satu sama lain untuk pertumbuhan dan kemajuan tumbuhan tersebut. 
Secara keseluruhannya, keputusan yang didapati telah menunjukkan bahawa 
analisa klon cDNA melalui kaedah ESTs merupakan suatu kaedah yang 
effektif dalam pengasingan dan pengenalpastian gen-gen yang diekspres di 
dalam sesuatu organisma. Data-data ESTs yang dihasilkan dalam pengajian 
ini juga dijangkakan adalah berrnanfaat dan informatif untuk mengenali 
mekanisma molekul dan haluan pertumbuhan yang terlibat dalam pokok 
kelapa sawit dengan lebih lanjut dan mendalam. 
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